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Introduccion y Objetivos

La soja es un paleopoliploide y multiples fuerzas evolutivas
han dado forma a su genoma actual. En los ultimos afios,
se han publicado multiples ensamblados genémicos tanto
para genotipos cultivados como silvestres, que han
permitido comprender mejor la organizacién del genoma,
detectar variabilidad y acelerar los procesos de
mejoramiento. Pese a ser la principal oleaginosa producida
y el tercer productor mundial de este cultivo, Argentina no
posee antecedentes de secuenciacion de variedades
locales de sojas convencionales, no transgénicas, asi como
el desarrollo de herramientas gendémicas aplicadas al
mejoramiento genético en nuestro pais es escaso. El
objetivo de este trabajo fue secuenciar y describir a
nivel genémico a la variedad de soja convencional
“INTA-FICA 5C k/Ix” (bajo inscripcion en INASE), que
incorpora caracteristicas biolégicas de calidad industrial
diferencial, cuyo destino es la producciéon de harinas
especiales y la alimentacién de cerdos.

Resultados

» Luego de pasar el filtro de calidad minima requerida (Q>8),
se obtuvieron 4,886,929 lecturas de las cuales el 78.7%
mapearon de manera homogénea a lo largo de los 20
cromosomas de G. max William 82 (Figura 1)

» La longitud promedio de las lecturas fue de 1,335pb,
abarcado un rango entre 500pb y 47,000pb) (Figura 1)
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Figura 2. Proporcion de variantes por cromosoma (arriba)
y tipos de variantes segun posicién genémica (abajo)
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detectaron 1,154,205 variantes
homogéneamente distribuidas a lo largo de los
cromosomas, en una proporcién de 1/1000bp,
excepto en los cromosomas 3 y 16 en los cuales
fue de 2 y 3/1000pb (Figura 2)

El 87.7% de las variantes se ubicaron en
regiones intergénicas, mientras que el restante
12.3% (142,362) fueron detectadas sobre genes
(Figura 2)
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» Los cromosomas 3 y 16 exhibieron la
mayor cantidad de variantes (Figura 3) 8
Figura 1. Longitud de las lecturas versus
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FICA - Cromosoma 16

50 Read Depth (DP)
40 A ' ;
30 0 ! % I
2
0 Saaded ]llﬂiﬁu-» T 8 'm [R—
. aamddida I
: 1 = nyﬂt 1 \l. 5 N
40 - I, ',’t j .“ -
= l 1
i | ' .‘ ' - .
; ‘ °Regic’m de variabilidad
o)

oa Vaiesspor o elevada... Qué gene;

008 - estaran Presentes...

0.06

0.04

0.02

0.00 -

Figura 3. Sliding-window mostrando la distribM profundidad y calidad del
mapeo y la cantidad de variantes por sitio sobre el crom.16, en ventanas de 1000pb

Conclusion Yy Perspectlvas. Poseer las secuencias genémicas de variedades o genotipos de élite
adaptados abriran posibilidades a la implementacion de nuevas tecnologias como la edicion sobre genes de
interés de una manera eficiente y podran contribuir al desarrollo y aplicacion de new breeding technologies (NBTs)
en los programas de mejoramiento clasicos
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